Dysbiosis of the oral commensal microbiota drives inflammatory periodontal disease in the mouse model. by Payne, Mark
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Site 1  Site 2 Site 1 Site 2 
Placebo  Not detected Not detected 0.0 0.0 
Rifampin  Not detected Not detected 11.6 2.5 
Placebo  Not detected 6% 0.0 0.0 
Rifampin  3%  4% 0.0 0.0 
Placebo  Not detected 10% 0.0 15.4 
Placebo  7%  13% 9.3 5.8 
Rifampin  14%  18% 7.0 8.4 








































































































































































































































































































Escherichia coli  ‐  +  ‐ 
N Streptococcus group  ‐  +  ‐ 
Enterococcus faecalis  ‐  +  ‐ 
Clostridium sp  356  +  + 
Lactobacillus sp  360  +  + 
Lactobacillus murinus  361  +  + 
Flexistripes group  457  ‐  + 
Eubacterium plexicaudatum  492  +  + 
Low G‐C content Gram + 
group  500  ‐  + 
Clostridium sp  502  ‐  + 


































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































27FYM 1492RM13 uni (‐21) M13 rev (‐29)519R
GTAAAACGACGGCCAGTGATCAGAGTTTGATYMTGGCTCAG TTCAGYATTGTTCCATTATACCAGTATCGACAAAGGAC






























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Microbacterium sp  2 0.67  0
Sanguibacter sp  0.75 1  0
Propionibacterium sp  0 0.33  0
Flavobacterium sp  0 0.33  0
Staphylococcus sp  0.5 1  0.25
Burkholderia sp  0 0  0
Pseudomonas sp  3 1.33  0
Acinetobacter sp  1.25 0.33  0
Clostridium sp  1.5 0  0
Exiguobacteria sp  0.5 0  0
Comamonadaceae sp  0.25 0  0
Agrobacteria sp  0.25 0.33  0
Massilia sp  0.5 0  0
Enterobacteria sp  0.5 0  0
Psychrobacter sp  0.25 0.33  0
Helicobacter sp  0.25 0  0
Erysipelotrichaceae sp  0.5 0.33  0
Bacteroides sp  2.5 0  0
Barnesiella sp  0.5 0  0
Roseburia sp  0.75 0  0
Oscillibacter sp  0.25 0  0
Hydrogenoanaerobacterium 
sp  0.25 0  0
Lachnospiraceae sp  0.75 0  0
Ruminococcaceae sp  0.5 0  0
Porphyromonadaceae sp  0.25 0  0
Paracoccus sp  0 0.33  0
Duganella sp  0 0.33  0
Stentrophomonas sp  0 0.33  0
Oxalobacteriaceae sp  0 0.33  0









































































































Balb/c  C3H  Balb/c  C3H 
Streptococcus sp  331666.7 166666.7 0 0
Lactobacillus sp  375000 283333.3 0 0
Escherichia/Shigella 
sp  850 750 0 0
Staphylococcus sp  1000 0 0 0
Streptococcus sp  0 0 513333.3 150000
Lactobacillus sp  0 0 221250 345000






















































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Yeast Extract        0.5g 100ml‐1   
Protease Peptone      0.1g 100ml‐1   
Sodium Chloride      0.85g 100ml‐1   
Cysteine Hydrochloride    0.05g 100ml‐1   
Sodium Hydrogen Phosphate   0.085g 100ml‐1   
Tween 80        0.1ml 100ml‐1   
Glycerol        15ml 100ml‐1   


























































































































found  < 0  no peaks found  < 0 
B12 ( ++ )     Escherichia 
coli  2.281   Escherichia coli  2.14 
Meaning of Score Values 
Range  Description  Symbols Color 
2.300 ... 3.000  highly probable species identification  ( +++ )  green
2.000 ... 2.299  secure genus identification, probable species 
identification  ( ++ )  green
1.700 ... 1.999  probable genus identification  ( + )  yellow











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( +++ )  Staphylococcus capitis ssp urealyticus 
DSM 6717T DSM  2.315  74703 






















Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( + )  Staphylococcus epidermidis ATCC 14990T 
THL  1.766  1282 







6( ‐ )  Staphylococcus warneri CCM 2604 CCM  1.472  1292 
7( ‐ )  Staphylococcus capitis Mb18717_1 CHB  1.388  29388 
8( ‐ )  Staphylococcus pasteuri DSM 10657 DSM 1.345  45972 











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp sciuri DSM 
20345T DSM  1.6  147467  
2( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp rodentium DSM 
16827T DSM  1.572  147469  
3( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp sciuri DSM 6671 
DSM  1.542  147467  
4( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp carnaticus DSM 




DSM  1.369  150056  
7( ‐ )  Bacteroides fragilis ATCC 25285T PNU  1.352  817 











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Staphylococcus hominis ssp 
novobiosepticus DSM 15614T DSM  2.016  145393  
2( + )  Staphylococcus hominis Mb18788_1 CHB 1.932  1290 
3( + )  Staphylococcus hominis 18 ESL  1.831  1290 
4( ‐ )  Staphylococcus hominis ssp hominis DSM 
20330 DSM  1.58  145391  
5( ‐ )  Staphylococcus hominis ssp hominis DSM 
20328T DSM  1.489  145391  
6( ‐ )  Staphylococcus hominis ssp hominis DSM 
20329 DSM  1.391  145391  
7( ‐ )  Staphylococcus haemolyticus 10024 CHB  1.302  1283 

























6( ‐ )  Staphylococcus capitis Mb18717_1 CHB  1.694  29388 
7( ‐ )  Staphylococcus lugdunensis DSM 4806 
DSM  1.543  28035 










Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( + )  Enterococcus faecalis ATCC 7080 THL  1.803  1351 
2( + )  Enterococcus faecalis 20247_4 CHB  1.787  1351 
3( + )  Enterococcus faecalis DSM 20409 DSM  1.732  1351 
4( ‐ )  Enterococcus faecalis DSM 20478T DSM  1.612  1351 
5( ‐ )  Enterococcus faecalis DSM 6134 DSM  1.611  1351 
6( ‐ )  Enterococcus faecalis DSM 2570 DSM  1.592  1351 
7( ‐ )  Enterococcus faecalis ATCC 29212 CHB  1.585  1351 
8( ‐ )  Enterococcus faecalis DSM 20371 DSM  1.567  1351 














Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Streptococcus infantis DSM 12492T DSM  1.445  68892 





5( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20504 DSM  1.363  1626 
6( ‐ )  Streptococcus pneumoniae besSt29 THL  1.3  1313 
7( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20506 DSM  1.281  1626 
8( ‐ )  Enterococcus faecium 20218_1 CHB  1.278  1352 
9( ‐ )  Enterococcus faecalis ATCC 7080 THL  1.269  1351 
10( ‐ )  Streptococcus pseudopneumoniae DSM 












Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( + )  Staphylococcus lentus DSM 6672 DSM  1.902  42858 
2( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp carnaticus DSM 
15613T DSM  1.468  147468  
3( ‐ )  Staphylococcus vitulinus DSM 15615T 
DSM  1.435  71237 
4( ‐ )  Staphylococcus vitulinus DSM 9930 DSM  1.421  71237 
5( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp sciuri DSM 
20345T DSM  1.415  147467  
6( ‐ )  Staphylococcus lentus DSM 20352T DSM  1.409  42858 
7( ‐ )  Staphylococcus vitulinus DSM 9931 DSM  1.389  71237 
8( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp sciuri DSM 6671 











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Streptococcus massiliensis DSM 18628T 
DSM  1.367  313439  
2( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20504 DSM  1.346  1626 
3( ‐ )  Streptococcus sp DSM 20398 DSM  1.329  1301 
4( ‐ )  Staphylococcus hominis ssp 
novobiosepticus DSM 15614T DSM  1.306  145393  
5( ‐ )  Lactobacillus amylophilus DSM 20533T 
DSM  1.303  1603 
6( ‐ )  Streptococcus gordonii DSM 20568 DSM  1.3  1302 
7( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20506 DSM  1.295  1626 
8( ‐ )  Streptococcus salivarius DSM 20560T 
DSM  1.253  1304 











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Staphylococcus lentus DSM 6672 DSM  2.001  42858 
2( ‐ )  Staphylococcus lentus DSM 20352T DSM  1.592  42858 
3( ‐ )  Staphylococcus vitulinus DSM 9930 DSM  1.549  71237 
4( ‐ )  Staphylococcus vitulinus DSM 9931 DSM  1.529  71237 
5( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp sciuri DSM 
20345T DSM  1.451  147467  
6( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp carnaticus DSM 
15613T DSM  1.384  147468  
7( ‐ )  Staphylococcus sciuri ssp rodentium DSM 















Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33591 THL  2.192  1280 























Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Streptococcus pneumoniae besSt29 THL  1.463  1313 
2( ‐ )  Streptococcus infantis DSM 12492T DSM  1.339  68892 
3( ‐ )  Streptococcus sanguinis CIP 55_128T CIP  1.334  1305 





7( ‐ )  Streptococcus pyogenes DSM 11728 DSM 1.244  1314 
8( ‐ )  Rhizobium radiobacter DSM 30147T HAM 1.212  311403  
9( ‐ )  Streptococcus sanguinis DSM 20567T 
DSM  1.204  1305 












Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20504 DSM  1.345  1626 
2( ‐ )  Streptococcus pneumoniae besSt29 THL  1.334  1313 
3( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20506 DSM  1.313  1626 
4( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20505T DSM 1.297  1626 
5( ‐ )  Corynebacterium urealyticum DSM 7110 
DSM  1.275  43771 















Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Enterococcus faecalis ATCC 7080 THL  1.349  1351 
2( ‐ )  Streptococcus downei DSM 5635T DSM  1.296  1317 
3( ‐ )  Streptococcus hyovaginalis DSM 12219T 
DSM  1.264  149015  
4( ‐ )  Enterococcus faecalis ATCC 29212 CHB  1.264  1351 
5( ‐ )  Streptococcus infantis DSM 12492T DSM  1.251  68892 
6( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20504 DSM  1.246  1626 
7( ‐ )  Streptococcus constellatus ssp pharyngis 















Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Enterobacter asburiae DSM 17506T DSM  2.064  61645 
2( ++ )  Enterobacter kobei DSM 13645T DSM  2.029  208224  
3( + )  Enterobacter cloacae MB11506_1 CHB  1.973  550 
4( + )  Enterobacter ludwigii DSM 16688T DSM  1.948  299767  
5( + )  Enterobacter asburiae CCM 4032 CCM  1.879  61645 
6( + )  Enterobacter cancerogenus DSM 17580T 
DSM  1.871  69218 
7( + )  Enterobacter cloacae MB_5277_05 THL  1.842  550 
8( + )  Enterobacter cloacae MB_8779_05 THL  1.827  550 
9( + )  Enterobacter hormaechei ssp hormaechei 












Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Enterobacter asburiae DSM 17506T DSM  2.268  61645 
2( ++ )  Enterobacter kobei DSM 13645T DSM  2.241  208224  
3( ++ )  Enterobacter ludwigii DSM 16688T DSM  2.123  299767  
4( ++ )  Enterobacter cloacae MB11506_1 CHB  2.112  550 
5( ++ )  Enterobacter cloacae DSM 46348 DSM  2.071  550 
6( ++ )  Enterobacter asburiae CCM 4032 CCM  2.07  61645 
7( ++ )  Enterobacter cloacae ssp dissolvens DSM 
16657T HAM  2.05  69219 
8( ++ )  Enterobacter cloacae DSM 30062 DSM  2.017  550 
9( ++ )  Enterobacter cloacae DSM 6234 DSM  2.017  550 











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ‐ )  Streptococcus pneumoniae besSt29 THL  1.327  1313 
2( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20506 DSM  1.324  1626 
3( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20505T DSM 1.28  1626 
4( ‐ )  Lactobacillus sharpeae DSM 20504 DSM  1.247  1626 
5( ‐ )  Staphylococcus muscae DSM 7068T DSM 1.242  1294 
6( ‐ )  Streptococcus massiliensis DSM 18628T 
DSM  1.239  313439  
7( ‐ )  Enterobacter cloacae 20105_2 CHB  1.216  550 
8( ‐ )  Providencia rettgeri CCM 5618 CCM  1.177  587 
9( ‐ )  Streptococcus sanguinis CIP 55_128T CIP  1.176  1305 
10( ‐ )  Pseudomonas antarctica DSM 15318T 











Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Staphylococcus aureus ssp aureus DSM 
3463 DSM  2.251  46170 
2( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33862 THL  2.192  1280 





6( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33591 THL  2.075  1280 













Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Enterobacter asburiae DSM 17506T DSM  2.255  61645 
2( ++ )  Enterobacter kobei DSM 13645T DSM  2.192  208224  
3( ++ )  Enterobacter cloacae MB11506_1 CHB  2.076  550 
4( ++ )  Enterobacter ludwigii DSM 16688T DSM  2.033  299767  
5( + )  Enterobacter cloacae 13159_1 CHB  1.954  550 
6( + )  Enterobacter cloacae DSM 6234 DSM  1.95  550 
7( + )  Enterobacter cloacae 20105_2 CHB  1.889  550 
8( + )  Enterobacter cloacae MB_5277_05 THL  1.874  550 
9( + )  Enterobacter hormaechei ssp hormaechei 
DSM 12409T DSM  1.825  301105  












Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Staphylococcus aureus ssp aureus DSM 
3463 DSM  2.215  46170 
2( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33862 THL  2.177  1280 
3( ++ )  Staphylococcus aureus ssp aureus DSM 
346 DSM  2.172  46170 
4( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33591 THL  2.166  1280 
5( ++ )  Staphylococcus aureus ssp aureus DSM 
4910 DSM  2.127  46170 
















Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier
1( ++ )  Staphylococcus aureus ssp aureus DSM 
3463 DSM  2.189  46170 
2( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33862 THL  2.082  1280 
3( ++ )  Staphylococcus aureus ssp aureus DSM 
4910 DSM  2.057  46170 
4( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33591 THL  2.03  1280 




























6( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 33591 THL  2.042  1280 
7( ++ )  Staphylococcus aureus ATCC 29213 THL  2.041  1280 













Rank(Quality)  Matched Pattern  ScoreValue  NCBIIdentifier 
1( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
2( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
3( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
4( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
5( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
6( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
7( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
8( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 
9( ‐ )  no peaks found  < 0  ‐ 



















( ++ )  Escherichia coli ATCC 25922 THL  2.281  562 
2 
( ++ )  Escherichia coli MB11464_1 CHB  2.14  562 
3 
( ++ )  Escherichia coli DH5alpha BRL  2.12  562 
4 
( ++ )  Escherichia coli ATCC 25922 CHB  2.036  562 
5 
( ++ )  Escherichia coli DSM 30083T HAM  2.003  562 
6 






































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































0.136520  0.135826  0.113732 0.126570 0.186072 0.174537  0.349559  0.381569
0.140373  0.117921  0.113263 0.114541 0.168231 0.171598  0.396118  0.392573
    0.149427 0.141324 0.158832 0.157258  0.408712  0.414712
    0.106419 0.138792 0.150723 0.149237  0.420496  0.431051
    0.100674 0.107681     0.431279  0.430526
    0.098518 0.108057        
    0.132665 0.128765        









































































































































0.229011  0.226094  0.219685 0.215902 0.251566 0.254468  0.338043  0.325738
0.201551  0.230432  0.228674 0.229866 0.265967 0.254311  0.325158  0.322065
0.203868  0.226339  0.225226 0.234174 0.275297 0.283681  0.299350  0.271521
0.174111  0.182851  0.231303 0.220140 0.271873 0.266389  0.323442  0.326729
0.194186  0.205472  0.234499 0.239818 0.272957 0.285259   
0.196867  0.203709  0.252976 0.253458 0.273508 0.280458     
           





















































































































































































0.155712  0.148962  0.146455 0.143716 0.304394 0.297346  0.496831  0.528305
0.200289  0.181281  0.161639 0.172094 0.388167 0.383763  0.595306  0.562683
0.149056  0.141661  0.155319 0.150250 0.409431 0.422056  0.492139  0.510591
0.151500  0.149270  0.135833 0.133709 0.455653 0.506645  0.492889  0.492675
0.167389  0.157722  0.148361 0.140409 0.399139 0.461554  0.489556  0.487963
0.165236  0.161517  0.147939 0.132042     0.481917  0.468323
           











































































































































































0.144193 0.139798 0.259107 0.287148 
0.131792 0.131434 0.296039 0.342277 
0.131397 0.129153 0.278859 0.300623 
0.139166 0.143614 0.281290 0.298897 
0.119161 0.119957 0.246615 0.273790 





















































































































0.151357  0.117643  0.151704 0.150068 0.420106 0.362589  0.304394  0.297346
0.157611  0.128563  0.156847 0.141133 0.448556 0.407432  0.388167  0.383763
0.179667  0.150542  0.135722 0.114426 0.373000 0.345581  0.409431  0.422056
0.174576  0.142313  0.152909 0.135761 0.359278 0.308542  0.455653  0.506645
0.189542  0.161029  0.186181 0.152713   0.399139  0.461554
    0.176083 0.146261      
           



















































































































































































0.144193  0.139798  0.259107 0.287148 0.260431  0.273644
0.131792  0.131434  0.296039 0.342277 0.248722  0.233436
0.131397  0.129153  0.278859 0.300623 0.289461  0.278421
0.139166  0.143614  0.281290 0.298897 0.270823  0.258471
0.119161  0.119957  0.246615 0.273790  
0.145490  0.138943  0.273480 0.296541    
       
















































































































































0.202742  0.235430  0.199839 0.229245 0.219685  0.226823
0.197067  0.234022  0.183345 0.206114 0.228674  0.223389
0.186003  0.224080  0.216056 0.232220 0.225226  0.220513
0.209306  0.237139  0.198193 0.225157 0.231303  0.233198
0.218647  0.238429  0.196870 0.215225 0.234499  0.244845
0.208781  0.233957  0.190754 0.210420 0.252976  0.252574
       

























































































































0.202742 0.235430 0.296449 0.350359 
0.197067 0.234022 0.325410 0.366440 
0.186003 0.224080 0.284154 0.332208 








































































































0.202742  0.235430  0.199839 0.229245 0.296449 0.350359  0.117218  0.143159
0.197067  0.234022  0.183345 0.206114 0.325410 0.366440  0.121152  0.120191
0.186003  0.224080  0.216056 0.232220 0.284154 0.332208  0.146407  0.116266
0.209306  0.237139  0.198193 0.225157 0.353137 0.406564  0.167479  0.123005
0.218647  0.238429  0.196870 0.215225   0.139926  0.134249
0.208781  0.233957  0.190754 0.210420     0.151721  0.139752
        0.146268  0.127280
        0.148384  0.140696
Pearson Correlation 
Coefficient 
Pearson Correlation 
Coefficient 
Pearson Correlation 
Coefficient 
Pearson Correlation 
Coefficient 
r=0.8950 
p=0.0160 
95% CI 0.3045‐0.9885 
r=0.8864 
p=0.0186 
95% CI 0.2666‐0.9876 
r=0.9819 
p=0.0181 
95% CI 0.3703‐0.9996 
r=‐0.8502 
p=0.0075 
95% CI 0.3627‐0.9723 
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Balb/c CNV bone loss data 
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CXCR2‐/‐ CNV bone loss data 
Correlation of CXCR2‐/‐ CNV:XY Data
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